
Start crop Point End crop Point

MSA length = 2749
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT C T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
T CA T A T A TGT C T A T T A T T T AGAAA T T T AGAACGT AAA T T T A T AAAA T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T CA T A T A TGT C T A T T A T T T AGAAA T T T AGAACGT AAA T T T A T AAAA T T ACAA - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
AC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
T CA T A T A TGT C T A T T A T T T AGAAA T T T AGAACGT AAA T T T A T AAAA T T ACAA - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
GC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T AACGCAGCAGTGT T
C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T T ACGCAGCAGTGT T
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T T ACGCAGCAGTGT T
AG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA - AGT T T CCGT TGGA T T T ACGCAGCAGTGT T
T CA T A T A TGT C T A T T A T T T AGAAA T T T AGAACGT AAA T T T A T AAAA T T ACAA - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT T T CCGT TGGA T T T ACGCAGCAGTGT T
GT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT C T CCGT TGGA T T AACGCAGCA T TGT T
T CA T A T A TGT C T A T T A T T T AGAAA T T T AGAACGT AAA T T T A TGAAA T T ACAA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT AAACCAC TGC TGACAAAA T AGT C T CCGC TGGA T T AACGCAGCA T TGT T
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TE: rnd_1_family_832.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_ceg.fa_ce.fa_gs.fa_bc.fa
 size: 2749bp; fragments: 37803; full length: 33 (>=2474.1bp)
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No TE domain detected

After TEtrimmer 2749 bp
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TE: rnd_1_family_832.fasta.b.bed_uf.bed_g_3.bed_fm_1.bed_0_0_bcln.fa_aln.fa_cl.fa_gs.fa_ce.fa_bc.fa_se.fa
 size: 2833bp; fragments: 37441; full length: 0 (>=2549.7bp)
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After TEtrimmer Extended plot Blue lines are boundaries
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TE: rnd_1_family_832
 size: 1024bp; fragments: 12539; full length: 415 (>=921.6bp)
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Dotplot
(windowsize = 25, threshold = 50.00  09/10/25)

TE consensus after TEtrimmer (bp)
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